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摘要 :【 目 的 】 植 食性 昆虫 肠 道 细菌 的 组 成 与 其 食物 密切 相关 。 本 研究 旨 在 探 完小 菜 蛾 Plutella 
xylostella 幼 哇 肠 道 细菌 多 样 性 与 其 取 食 食物 之 间 的 关系 以 及 它们 之 间 相 互 适应 的 过 程 。 【方法 】 本 
研究 选取 小 菜 蛾 人 工 饲 料 品 系 (S$) 及 其 转 寄 主 到 结 球 甘 蓝 Brassica oleracea var. capitata、 结 球 白 菜 
Brassica rapa subsp. pekinensis 4e 46, WR 3&. Brassica. olerocea var. botrytis 饲养 后 第 1 代 ( 分 别 为 G1C， 
G1CC 和 G1WC) 和 第 3 代 ( 分 别 为 G3C, G3CC 和 G3WC) 的 4 龄 幼虫 ,提取 小 菜 蛾 肠 道 细 菌 基因 组 
DNA ,利用 Jumina MiSeq 二 代 高 通 量 测序 技术 ,分 析 其 肠 道 细 菌 多 样 性 和 丰 度 。【 结 果 】a 多 样 性 
旨 数 分 析 发 现 , 取 食 不 同 食物 的 小 菜 蛾 4 龄 幼虫 肠 道 细菌 多 样 性 高 低 顺序 为 GIWC > GICC >S> 
G1C。 在 菌 群 组 成 上 ,以 人 工 饲 料 为 食 的 S 样品 肠 道 细菌 主 要 由 厚 壁 菌 门 (Firmicutes ) 组 成 , 转 寄 
主 植物 后 的 GIC, GICC 和 GIWC 肠 道 中 厚 壁 菌 门 (Firmicutes ) 相对 丰 度 显著 下 降 ,G1C 和 GICC 
小 菜 蛾 肠 道中 变形 菌 门 (Proteobacteria) 相对 丰 度 显著 上 升 成 为 优势 菌 群 ,G1WC 肠 道 中 拟 杆 菌 门 
( Bacteroidetes) 成 为 优势 菌 群 。 在 寄主 植物 上 连续 饲养 3 代 后 ,与 第 1 代 相 比 , 小 菜 蛾 肠 道 细 菌 a 
多 样 性 指数 没有 显著 性 改变 ,但 在 结 球 甘 蓝 和 结 球 和 白菜 上 小 菜 蛾 肠 道 菌 群 结构 却 发 生 了 变化 , 相 比 
C1C,G3C 肠 道中 芽孢 杆菌 目 (Bacillales ) 的 相对 丰 度 显著 下 降 ; 相 比 GICC, G3CC 肠 道 中 放 线 菌 门 
( Proteobacteria ) 、 芽 单 胞 菌 门 (Gemmatimonadetes) 和 硝化 螺旋 菌 门 (Nitrospirae ) 的 相对 丰 度 均 显著 
上 升 。【 结 论 ] 取 食 人 工 饲料 和 不 同 寄主 植物 的 小 菜 蛾 幼虫 肠 道 细菌 多 样 性 和 群落 构成 存在 显著 
差异 ,寄主 植物 对 小 菜 蛾 肠 道 微生物 的 结构 组 成 具有 重要 的 影响 , 且 小 菜 蛾 肠 道 微生物 对 寄主 植物 
可 能 存在 一 个 长 期 适应 的 过 程 。 本 研究 为 进一步 探讨 影响 小 菜 蛾 肠 道 细 菌 变化 的 因素 ,以 及 后 续 
研究 肠 道 细菌 与 寄主 植物 之 间 的 互 作 黄 定 了 良好 的 基础 。 
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Abstract: [ Aim] The composition of the gut bacteria in herbivorous insects is closely related to their 
foods. This study aims to address the relationship and mutual adaptation between the diversity of larval 
gut bacteria of Plutella xylostella and its diets. [ Methods] The gut bacterial DNA was extracted from the 
4th instar larvae of P. xylostella feeding on artificial diet (S) and the larvae shifted from artificial diet to 
feeding on cabbage Brassica oleracea var. capitata , Chinese cabbage Brassica rapa subsp. pekinensis and 
cauliflower Brassica oleracea var. italic for one generation ( GIC, GI CC and GI WC, respectively) , and 
three generations ( G3C, G3CC and G3WC, respectively). The diversity and abundance of gut bacteria 
was then analyzed based on Illumina MiSeq of the 2nd generation high-throughput sequencing technology. 
[ Results] The a-diversity index analysis indicated that the gut bacterial diversity of the 4th instar larvae 
of P. xylostella feeding on different diets was ranked as GIWC > GICC >S > GIC. Firmicutes was the 
major phylum of the gut bacteria in sample S, while the relative abundance of Firmicutes in G1C, G1CC 
and GIWC decreased significantly. The relative abundance of Proteobacteria increased as the major 
phylum in G1C and G1CC, and that of Bacteroidetes increased as the dominant phylum in G1 WC. No 
significant differences in terms of the a-diversity index of gut bacteria of P. xylostella were observed 
between the 1st and the 3rd generation of larvae feeding on all the host plants. However, the relative 
abundance of a few bacterial phyla had significant differences between the 1st and the 3rd generation of 
larvae feeding on cabbage and Chinese cabbage. Compared with G1C, G3C had a significantly reduced 
relative abundance of Bacillales. Similarly, the relative abundance of Proteobacteria, Gemmatimonadetes 
and Nitrospirae in G3CC was significantly increased as compared with that in GI CC. [ Conclusion] The 
gut bacterial diversity and community composition of P. xylostella larvae reared on artificial diet and 
different host plants vary significantly. Host plants have a great influence on the structure and composition 
of the gut microbes of P. xylostella, which may have a long-term adaptation process to host plants. This 
should be a case study for the factors that influence gut bacteria of P. xylostella, and may provide insights 
into the interactions between gut bacteria and different host plants. 
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昆虫 肠 道 微生物 是 宿主 昆虫 重要 的 “ 带 官 ”, 参 
与 摄食 、 消 化、 排泄 和 繁殖 等 生理 活动 (Sharon et 





于 以 欧洲 黑 松 落叶 松 亚 种 Pinus nigra subsp. laricio 
或 海岸 松 Pinus pinaster 为 食 的 松 异 舟 蛾 ,表明 食物 





al., 2010, 2011; Wu et al., 2016) ,在 抵御 外 界 病原 
物 的 入 侵 和 定 殖 (Vollaard and Clasener, 1994; 
Takatsuka and Kunimi, 2000) .降解 有 害 物 质 、 产 生 
抗 药 性 ( Paramasiva et al., 2014) 以 及 种 间 通 讯 等 方 
面 都 发 挥 了 重要 作用 (Wada-Katsumata et al., 
2015 )。 前 期 研究 发 现 棉铃 虫 Helicoverpa armigera 
幼虫 肠 道 微生物 的 组 成 和 植物 叶 际 细菌 群落 相似 ， 
表明 食物 是 肠 道 微生物 的 重要 来 源 ( Priya et al., 
2012), TEH H EL SEXES Lymantria dispar 的 人 研 
究 中 发 现 , 取 食 同一 种 食物 的 舞 毒 蛾 ,其 肠 道 微生物 
组 成 具有 高 度 相 似 性 ; 取 食 不 同 食物 的 舞 毒 蛾 ,其 肠 
道 微生物 组 成 存在 显著 差异 (Broderick et al., 
2004)。 在 对 松 异 舟 蛾 Thaumetopoea pityocampa 的 
人 研究 中 也 发 现 , 以 地 中 海松 Pinus halepensis 为 食 的 
松 异 舟 蛾 肠 道 中 变形 菌 门 ( Proteobacteria) 的 丰 度 低 
























































是 影响 昆虫 肠 道 微生物 的 重要 因素 ,量变 形 菌 站 
( Proteobacteria) 的 丰 度 可 能 与 食物 相关 联 (Strano et 
al., 2018) 。 在 另 一 些 昆虫 的 研究 中 , S CSS 
(2010) 研 究 以 桑 叶 和 拓 叶 为 食 的 家 大 Bombyx mori 
发 现 ,以 不 同 植物 为 食 的 家 蚕 肠 道 优势 菌 群 不 同 。 
Kim 等 (2017 ) 对 松 墨 天 和 牛 Monochamus alternatus 的 
研究 发 现 , 取 食 自然 食物 的 松 墨 天 牛 幼虫 肠 道 中 , 肠 
球菌 属 Enterococcus 是 其 优势 菌 属 , 而 取 食 人 工 饲 料 
的 松 墨 天 牛 幼虫 肠 道 中 , 乳 球菌 属 Lactococcus 是 其 
优势 菌 属 。Mikaelyan 等 (2015 ) 研究 表明 ,食物 是 高 
等 白蚁 Nasutitermes takasagoensis 肠 道 菌 群 结构 的 决 
定 因素 。Pérez-Cobas 等 (2015 ) 利用 3 种 和 蛋白质 含 
量 (分 别 为 0, 24% 和 50% ) 不 同 的 食物 喂养 德国 小 
Wi Blattella germanica 也 发 现 ,其 肠 道 菌 群 具有 高 度 
多 态 性 , 在 短 时 间 内 , 菌 群 组 成 可 能 与 特定 食物 
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小 菜 蛾 Plutella xylostella Ji FREH H (Lepidoptera) 
KIRF Plutellidae), FRAK HE S hE Hrt 
科 作 物 ,是 危害 十 字 花 科 作 物 的 世界 性 害虫 。 在 全 
球 范围 内 ,每 年 因 小 菜 蛾 造成 的 经 济 损失 高 达 40 ~ 
50 亿美 元 (Furlong et al., 2013) , 仅 在 中 国 , 每 年 的 
损失 就 高 达 7.7 亿美 元 (Li et al., 2016) 。 当 前 已 经 
有 和 较 多 人 研究 关注 小 菜 蛾 肠 道 微生物 , 如 Xia 等 
(2013 ) 研究 了 小 荣 蛾 幼虫 肠 道 细 戎 的 多 样 性 ; 沈 金 
红 等 (2018 ) 发 现 肠 道 细 菌 对 小 菜 蛾 的 生长 发 育 具 
有 促进 作用 ; Li 等 (2017 ) 发 现 肠 道成 团 泛 菌 
Pantoea sp. 具有 代谢 氮 、 碳 、 硫 和 磷 的 功能 ; Xia 等 
(2017) 发 现 阴沟 肠 杆菌 Enterobacter cloacae B0] 3X Rz 
杆菌 Enterobacter asburiae 和 肉 杆 菌 Carnobacterium 
maltaromaticum 在 植物 细胞 壁 的 破坏 、 植 物 酚 类 物 
质 的 解毒 以 及 氨基 酸 合成 等 方面 发 挥 重要 作用 ; 
Indiragandhi 等 (2008) / I M iÉ A z3) TT W JB 
Acinetobacter 、 假 单 胞 菌 属 Pseudomonas Wb Ep 
B Serratia 对 植物 生长 具有 促进 作用 。 此 外 ,前 期 研 
究 还 发 现 肠 道 菌 群 与 宿主 抗 药 性 相关 联 ; 李 文 红 等 
(2018) 发 现 省 和 氰 菊 酯 敏感 品系 小 菜 蛾 肠 道 细 菌 多 
样 性 和 丰富 度 显著 高 于 抗 性 品系 ; Ramya 等 (2016) 
的 研究 也 表明 小 菜 蛾 肠 道 细菌 能 够 通过 产生 脂 酶 降 
TREE EL HR]; Xia 等 (2018 ) 的 研究 也 表明 肠 道 
细 东 能 够 介 导 宿主 小 沫 蛾 对 农药 毒 死 昕 的 抗 性 。 然 
而 目前 为 止 , 关 于 肠 道 细 菌 多 样 性 与 食物 之 间 的 关 
系 如 何 ? 小菜 蛾 肠 道 细菌 对 不 同 食物 是 否 具有 一 个 
逐渐 适应 的 过 程 ? 这 些 问题 均 少 有 报道 ,本 研究 采 
JH Ilumina MiSeq 二 代 高 通 量 测 序 方法 ,分 析 以 不 同 
寄主 植物 为 食 的 小 菜 蛾 肠 道 细菌 的 组 成 和 结构 , 比 
较 不 同 寄主 植物 间 影 响 肠 道 菌 群 结构 和 多 样 性 的 差 
异 , 并 对 肠 道 细菌 的 功能 进行 预测 ,以 期 为 后 续 深入 
研究 小 菜 蛾 肠 道 细菌 和 寄主 植物 间 的 互 作 提供 基础 
和 思路 。 








































































































1 材料 与 方法 


1.1 小 菜 蛾 饲养 

本 实验 所 用 的 小 菜 蛾 为 福建 农林 大 学 应 用 生态 
研究 所 实验 室 人工 饲 料 品 系 , 已 在 实验 室 饲养 超过 
60 代 , 将 人 工 饲 料 品 系 小 荣 蛾 的 卵 转移 到 寄主 植物 
结 球 白菜 Brassica rapa subsp. pekinensis , 花椰菜 
Brassica olerocea var. botrytis 和 结 球 甘蓝 Brassica 


oleracea var. capitata ap 5 每 3 d 更 换 一 次 寄主 植物 , 





连续 饲养 3 代 。 寄 主 植物 采用 水 培 方式 进行 培养 ， 
在 含有 营养 液 的 定植 盆 上 育苗 , 当 植物 长 出 2 ~3 1 
叶 时 ,将 寄主 植物 移 至 容积 500 mL 含有 营养 液 的 逆 
料 瓶 (高 22 cm, 直 径 5.2 cm, ýA O H44 2.2 cm) 中 ， 
单 株 培育 ,并 在 塑料 瓶 上 用 黑色 胶带 缠 封 ,以 防止 青 
苦 生 长 , 待 植株 长 出 5 ~6 片 叶 时 即 可 用 于 饲养 小 菜 
蛾 。 小 荣 蛾 种 群 饲养 的 环境 温度 为 23 ~25% , 光 周 
期 16L: 8D ,小 菜 蛾 成 虫 喂食 10% 的 蜂蜜 水 。 结 球 
白菜 花椰菜 和 绪 球 甘蓝 种 子 分 别 购买 于 福州 永 薪 
种 业 有 限 公 司 .长 春 市 航 然 种 业 有 限 公 司 和 邢台 华 
丰 种 业 有 限 公司 ;水 培 和 营养 液 ( 霍 格 兰 德 式 配方 ) 购 
于 北京 溪 青 春 农业 科技 有 限 公 司 。 
1.2 ”小菜 蛾 肠 道 细菌 基因 组 DNA. 的 提取 

随机 选择 人 工 饲 料 饲养 的 小 菜 蛾 品系 (S) 及 其 
TES ER H Wk LS ER FLUE BIB SE T8] 28 75 HJ 98 1 代 
(分 别 为 GIC, G1CC 和 GIWC) 和 第 3 代 ( 分 别 为 
G3C, G3CC 和 G3WC) 的 体型 大 小 一 致 . 生 长 健康 
的 4 龄 幼虫 各 50 头 , 每 组 设置 3 个 重复 。 小 菜 蛾 幼 
HIJR 2 h 后 ,经 过 无 菌 水 漂洗 ,75% 酒精 表面 消毒 
90 s,2 次 无 菌 水 漂洗 后 在 体 视 显微镜 下 无 菌 解剖 小 
菜 峨 肠 道 ,并 将 小 菜 蛾 肠 道 溶 于 200 pL 无 菌 水 中 ， 
整个 过 程 均 在 无 菌 条 件 下 进行 。 震荡 仪 20 Hz/min 
5 min ,破碎 小 菜 蛾 肠 道 组 织 并 混 匀 ,小 菜 蛾 肠 道 细 
菌 宏基 因 组 DNA 提取 采用 PowerSoil DNA Isolation 
Kit( MO BIO, 12888-100) 试剂 盒 , 具 体 提 取 步 又 参 
照 试 剂 盒 说 明 书 。 用 1% 斑 脂 糖 凝 胶 电 泳 检 测 提取 
的 宏基 因 组 DNA, 
1.3 ”小菜 蛾 肠 道 细菌 16S rDNA 扩 增 和 测序 

使 用 细菌 V3-V4 区 PCR 通用 引物 ,F 引物 : 5”- 
CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATGTGACTGGAGT 
TCAGACGTGTGCTCTTCCGATCT ( barcode ) ACTCC 
TACGGGAGGCAGCAG-3'; R 引物 : 5'-AATGATAC 
GGCGACCACCGAGATCTACACTCTTTCCCTACACGA 
CGCTCTTCCGATCT ( barcode) GGACTACHVGGGTW 
TCTAAT-3'( Fadrosh et al., 2014) 。 利 用 不 同 标签 作 
为 样品 区 分 。PCR 反应 所 用 的 高 保 真 酶 为 Phusion 
High-Fidelity PCR. Master Mix, PCR Mix Buffer 为 高 
保 真 酶 和 Buffer 的 混合 液 ,PCR 反应 体系 (50 pL): 
PCR Mix Buffer 25 uL, DMSO 3 uL, F/R 引物 (10 
nmol/L) 4 3 uL, DNA (5 ng/ pL) 10 uL, Nuclease- 
Free Water 补 齐 到 50 uL, PCR 反应 条 件 : 预 变性 
98C 30 s; 98% 变性 1$ s, 58% 退火 15$ s, 72% 延伸 
15 s, 共 30 个 循环 ;72% 终 延 伸 1 min, 4C 保存 ,用 
196 琼脂 糖 凝 胶 电 泳 检测 PCR. 产物 ,使 用 磁 珠 纯化 
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方法 对 PCR 产物 进行 纯化 。 

将 纯化 过 后 的 产物 在 NanoDrop ( Thermo, 
2000c) 上 检测 浓度 ,各 样品 等 量 混和 ,2% BRE E 
胶 电 泳 对 混和 样 进 行 电泳 检测 ,采用 Axygen Gel 
Extraction Kit( AP-GX-250G ) 胶 回收 试剂 盒 回收 。 
1.4 文库 构建 和 测序 

对 1.3 节 PCR 扩 增 产物 进行 序列 末端 修复 ,在 
3' 端 添加 A 碱 基 , 通 过 磁 珠 筛选 纯化 文库 体系 。 对 
添加 接头 后 的 DNA 进行 PCR 扩 增 宣 集 文库 ,利用 
磁 珠 纯化 法 进一步 纯化 文库 ,用 2% SUE BRE FR. 
泳 检测 文库 纯化 结果 。 用 Qubit 2. 0 ( Life tech, 
Q32851) 对 回收 的 文库 进行 定量 ,并 用 核酸 分 析 仪 
( Agilent, 2100 ) 确定 文库 大 小 。 使 用 qPCR 
(Eppendorf，Realplex4S ) 检测 接头 效率 ,根据 所 得 效 
率 算出 实际 浓度 后 ,将 文库 按照 上 机 要 求 稀 释 到 一 
定 浓度 后 ,进行 Ilumina MiSeq( MS-102-3003 ) 上 机 
测序 (厦门 融 今 生物 科技 有 限 公司 ) 。 

1.5 序列 数据 分 析 

将 1.4 节 Illumina MiSeq 测序 得 到 的 原始 数据 
去 除 接头 序列 ,并 将 双 端 测序 序列 进行 拼接 。 根 据 
标签 barcode 序列 区 分 不 同 的 样本 。 过 滤 低 质量 序 
列 和 无 法 比 对 到 16S rDNA 数据 库 的 序列 。 

使 用 QIME( 版 本 1.9.0) 读 取 拼 接 后 的 序列 ， 
并 进行 Tags 过 滤 , 使 用 Vsearch ( version 1.11.1) 对 
处 理 后 得 到 的 clean tags 序列 与 数据 库 比 对 ,去 除 髓 
合体 序列 ,得 到 最 终 有 效 数据 (valid tags); QIME 
软件 的 cluster 方法 根据 97% 的 序列 相似 度 , 将 所 有 
序列 进行 同 源 比 对 并 聚 类 成 OTUs ( operational 
taxonomic units), {EJH SILVA128 对 各 个 数据 集 进 
行 物 种 注释 分 析 。 

利用 QIME 软件 计算 a 多 样 性 指数 ,包括 
ACE, Chaol, Simpson 指数 和 Shannon 指数 。 基 于 






































KEGG 数据 库 ,通过 PICRUSt 软件 对 样品 细菌 群落 
代谢 功能 进行 了 预测。 实验 数据 用 平均 值 + 标准 差 
(mean + SD) X&zx ,使 用 Graphpad Prism 软件 (版 本 
6.01) 制 图 ;利用 SPSS( 版 本 21.0) 因子 分 析 中 的 主 
成 分 分 析 功 能 ,在 门 水 平 上 ,对 Top10 PR TS] E BE dE 
fj KMO ( Kaiser-Meyer-Olkin ) 和 Bartlett 球形 检验 
后 ,进行 主 成 分 分 析 ; 各 样品 肠 道 细 阔 a- 多 样 性 指 
数 、 细 菌 组 成 和 细菌 群落 功能 分 析 中 ,多 组 数据 间 利 
用 SPSS 单 因素 方差 分 析 (One-way ANOVA ) ,两 两 
数据 间 的 比较 使 用 独立 样本 7 了 检验 进行 分 析 (P < 
0.05 表明 有 显著 差异 ) ;基于 平均 分 类 距离 (average 
taxonomic distance) ,利用 NTsys 软件 (版 本 2. 10) X} 

Entf; UPGMA ( unweighted pair-group method with 
arithmetic mean) 聚 类 分 析 。 


2 结果 


2.1 小 菜 蛾 肠 道 细菌 基因 组 测序 结果 分 析 

小 菜 蛾 幼虫 肠 道 细 菌 16S rDNA 文库 测序 共 获 
得 372 454 条 reads( NCBI SRA 数据 库 序列 登录 号 : 
SRR8760211 - SRR8760231) , 经 过 优化 后 共 剩 余 
356 748 条 有 效 reads ,根据 97% 的 序列 相似 度 对 所 
有 序列 进行 同 源 比 对 ,共聚 类 成 3 251 个 OTUs, 每 
个 样品 平均 464 个 OTUs (110 ~ 1 355 OTUs) (E 
1) 。 在 门 的 水 平 ,共有 2 909 个 OTUs (89. 4796 ) 被 
检测 到 ; 在 纲 水 平 , 共 有 2 861 个 OTUs(88. 0196 ) 被 
检测 到 ;在 目 水 平 , 共 有 2 443 个 OTUs (74. 3396 ) 被 
检测 到 ; 在 科 (51.5696), J& (20.2996) 和 种 
(3.48% ) 水 平 上 检测 到 的 OTU 数量 快速 下 降 ( 图 
1) 。 从 样品 稀释 曲线 看 , 随 着 测序 数量 的 增加 , 曲 
线 由 陡然 上 升 趋向 平缓 ,随后 进入 平台 期 (图 2) ,说 
明 本 次 实验 21 个 样本 测序 所 检测 到 的 微生物 接近 
样品 中 微生物 的 真实 情况 。 












































表 1 人 小菜 蛾 4 龄 幼虫 肠 道 细菌 OTU 数目 统计 
Table 1 Statistics of the OTU numbers of bacteria in the gut of the 4th instar larvae of Plutella xylostella 








样品 原始 数据 有 效 序列 OTU 数量 盖 度 
Samples Raw reads Valid reads Number of OTUs Good' s coverage 
S 51 891 49 169 214 1.00 

GIC 46 121 45 154 110 1.00 
G1CC 62 036 59 818 427 1.00 
G1WC 53 041 50 226 577 1.00 

G3C 51 627 50 617 107 1.00 
G3CC 54 487 50 756 1 355 0.99 
G3WC 53 251 51 006 461 1.00 


S: 小 菜 蛾 人 工 饲 料 品系 已 xylostella strain reared on artificial diet; GIC, G3C; 分 别 为 转 结 球 甘 蓝 寄主 饲养 小 菜 蛾 第 1 代 和 第 3 











代 1st and 3rd generation of P. xylostella reared on cabbage, respectively; G1CC, G3CC: 分 别 为 转 结 球 白 菜 寄主 饲养 小 菜 蛾 第 1 和 








第 3 代 1st and 3rd generation of P. xylostella reared on Chinese cabbage, respectively; GIWC, G3WC: 分 别 为 转 花 椰 菜 寄主 饲养 小 


菜 蛾 第 1 代 和 第 3 代 1st and 3rd generation of P. xylostella reared on cauliflower, respectively. 下 同 The same below. 
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Fig. 1 Percentage of OTUs assigned to each rank of taxonomy of the gut bacterial genome 





in the 4th instar larvae of Plutella xylostella 
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图 2 ”小菜 蛾 4 龄 幼虫 肠 道 细菌 物种 稀释 曲线 


Fig. 2 Rarefaction curves of the observed species of gut bacteria in the 4th instar larvae of Plutella xylostella 























每 组 设置 3 个 重复 ,样品 名 后 的 数字 1 - 3 代表 不 同 重 复 。Three repeats were set for each group, with the numerals 1 —3 after the sample name 











representing different repeats. 











2.2 取 食 不 同 食物 的 小 菜 蛾 幼虫 肠 道 细菌 多 样 性 Simpson 指数 显著 上 升 (P <0. 01) , Shannon, Chaol 
分 析 和 ACE 指数 略 有 上 升 ,但 差异 不 显著 (P 0.05), 
2.2.1 Alpha 多 样 性 分 析 :a 多 样 性 指数 分 析 结 小 菜 蛾 肠 道 细菌 多 样 性 和 丰富 度 略 有 上 升 ;转移 至 
显示 ( 表 2; 图 3: A-D) ,与 小 菜 蛾 人 工 饲 料 品系 寄主 植物 花椰菜 上 饲养 的 第 1 fed A d 
(S) 相 比 ,转移 至 寄主 植物 结 球 甘 蓝 上 饲养 的 第 1 (GIWC) 的 Shannon, Simpson, Chaol 和 ACE 指数 
代 小 菜 蛾 幼虫 (C1C ) 的 Shannon 和 Simpson 指数 均 。” 均 呈 现 显著 上 升 趋势 (P « 0. 05) ,表明 小 菜 蛾 改 食 
呈 显 著 下 降 趋 势 (P < 0.05 ) ,说 明 小 菜 蛾 取 食 包 菜 ”花椰菜 后 ,其 肠 道 细菌 多 样 性 和 丰富 度 显 著 增 高 。 

后 ,其 肠 道 细菌 多 样 性 显著 下 降 ;转移 至 寄主 植物 结 比较 取 食 不 同 寄主 植物 ( 结 球 甘蓝 、 结 球 白菜 
球 白 菜 上 饲养 的 第 1 代 小 菜 蛾 幼虫 (CGI1CC ) BR] — 和 花椰菜 ) 的 小 菜 蛾 幼虫 肠 道 细菌 a 多 样 性 指数 ， 
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结果 发 现 ( 图 3: EE- H), GICC 的 Shannon 和 表 2 ”小菜 峨 4 龄 幼虫 肠 道 细菌 a 多样 性 指数 
Simpson 指数 显著 高 于 G1C 样品 ( P «0. 05) GIWC Table 2 Alpha diversity indices of gut bacteria in 
样品 中 Sh 指数 显著 高 于 GICC 样 (P< the 4th instar larvae of Plutella xylostella 
"m annon fH Z2 i IR] Hn 

0.05) , G1C 肠 道 细菌 多 样 性 和 丰富 度 最 低 , 而 Si jum. Siapa. "Ep — db 
GIWC 肠 道 细菌 多 样 性 和 丰富 度 最 高 。 S 1.6944 — 0.3576 215.6333 213.5866 

同 寄 主 植物 ,第 1 代 G1C, G1CC 和 Gl1WC 分 别 Cic 0.7785 0.1700 112.8268 111.5640 
和 第 3 代 G3C, G3CC 和 63WC 小 菜 蛾 幼虫 肠 道 细 G1CC 2.5132 0.6634 467.8884 457.3697 
B a 多 样 性 指数 对 比 发 现 , Shannon, Simpson, GIWC 4.9106 — 0.7324 — 580.7198 — 575.8321 
Chaol 和 ACE 指数 虽 略 有 波动 , BERE EENE G3C 0.5884 0.1287 119.8667 116.4715 

G3CC 5.9664 — 0.7882 1373.2242 1 368.0967 

EL >ù Y E JT ni -E JT E 
5t, Di PH TE ST EAW CHER H E PER A E A AE BE G3 WC 3.0859 0.4173 481.5912 479.5907 


菜 ) 上 饲养 至 第 3 代 时 ,小 菜 蛾 肠 道 细菌 多 样 性 和 

















Shannon, Simpson; 肠 道 菌 群 多 样 性 的 指数 Indices of the diversity of 


丰富 度 没 有 显著 性 改变 , 其 肠 道 菌 群 多 样 性 和 丰富 gut bacteria; Chaol, ACE; 肠 道 菌 群 丰 富 度 的 指数 Indices of the 














度 呈 现 相 对 稳定 的 状态 ( 图 3 : I- L) " community richness of gut bacteria. 
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3 人 小菜 蛾 4 龄 幼虫 肠 道 细菌 o 多 样 性 指数 差异 分 析 














Fig. 3 Difference analysis of the o-diversity index of gut bacteria in the 4th instar larvae of Plutella xylostella 
A-D: 分 别 为 人 工 饲 料 和 不 同 寄主 植物 饲养 的 第 1 代 小 菜 蛾 肠 道 细 菌 Shannon, Simpson, Chaol 和 ACE 指数 差异 分 析 Analysis of difference in 
the Shannon, Simpson, Chaol and ACE indices of gut bacteria in the 1st generation of P. xylostella feeding on artificial diet and different host plants , 
respectively; E - H: 分 别 为 不 同 寄主 植物 饲养 的 第 1 代 小 菜 蛾 肠 道 细菌 Shannon, Simpson, Chaol 和 ACE 指数 差异 分 析 Analysis of the difference 























in the Shannon, Simpson, Chaol and ACE indices of gut bacteria in the 1st generation of P. xylostella raised on differen 


host plants, respectively; 1 — 


L: 4l 3 As [e] ENSE RUE X Shannon, Simpson, Chaol 和 ACE 指数 差异 分 析 Analysis of differences in the Shannon, Simpson, Chaol and 








ACE indices of gut bacteria in different generations of P. xylostella , respectively. 柱 上 不 同 小 写字 母 表示 不 同样 品 间 细 声 
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«0.05, SPSS 单 因 素 方差 分 析 ); 柱 上 星 号 和 双星 号 分 别 表示 在 0. 05 和 0. 01 水 平 样品 间 差异 显著 (SPSS Ji 











# 性 指数 差异 显著 (P 





h 立 样本 了 检验 )。Different 


lowercase letters above bars indicate significant difference in the o-diversity index of bacteria among different samples ( P < 0. 05, SPSS One-way 


ANOVA). The asterisk and double asterisk above bars indicate significant difference between samples at the 0. 05 and 0. 01 level, respectively ( SPSS 


independent samples T-test). 


2.2.2. 小 菜 蛾 肠 道 细 菌 组 成 分 析 : 在 门 水 平 上 (图 ( 结 球 甘蓝 、 结 球 白菜 和 花椰菜 ) 上 饲养 时 , 厚 壁 菌 
4: A fll 5: A - F),S 样品 主要 由 厚 壁 菌 门 门 的 相对 丰 度 显著 下 降 (P <0. 05) ,G1C 和 GI1CC 
( Firmicutes) 组 成 ( 占 90. 92% ) , 当 转 移 至 寄主 植物 肠 道中 变形 菌 门 ( Proteobacteria ) 的 相对 丰 度 显著 增 
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PRIR 4 龄 幼虫 肠 道 细菌 在 门 (A) 、 纲 (B) \ 目 (C) 和 科 (D) 水 平 的 组 成 


Fig. 4 Proportional composition of gut bacteria in the 4th instar larvae of Plutella xylostella 
at the phylum (A), class (B), order (C), and family (D) levels 





基于 16S rDNA 序列 分 析 , 将 酸 杆菌 门 的 细菌 划分 为 26 个 




















[3 ( Barns et al., 2007) , K| B '] 


P Acidobacteria-6 是 酸 杆 菌 门 








的 一 个 分 类 代表 。 





Based on the 16S rDNA sequence analysis, the phylum of Acidobacteria was divided into 26 subgroups ( Barns et al., 2007) , and the Acidobacteria-6 in 


Fig. 3(B) was one of the taxonomic representatives in Acidobacteria. 


AI CP «0. 05), KP. GICC 肠 道中 变形 戎 门 
( Proteobacteria ) 的 相对 丰 度 显著 高 于 GIC 和 GIWC 
(P<0.05); 此 外 , GI1WC 肠 道 细菌 中 拟 杆 菌 门 
( Bacteroidetes ) 和 芽 单 胞 菌 门 ( Gemmatimonadetes ) 
相对 丰 度 显著 增加 (P <0.05) , 且 显 著 高 于 转移 至 
寄主 结 球 甘 蓝 GIC 和 绪 球 白菜 G1CC 饲养 的 (P < 
0.05), 拟 杆菌 门 ( Bacteroidetes ) (32. 3496 ) 成 为 
GIWC 小 荣 蛾 肠 道 中 的 优势 戎 门 。 当 在 寄主 植物 结 
球 白菜 上 饲养 至 第 3 代 (G3CC) 时 ,其 肠 道 细菌 中 
ük ék W l] ( Actinobacteria ) , F 7& Jl W |] 
( Gemmatimonadetes ) 和 硝化 螺旋 菌 门 ( Nitrospirae ) 
的 相对 丰 度 显著 上 升 (P<0.05)( 图 5: G - D) ,但 变 
形 菌 门 (Proteobacteria) 仍 是 其 优势 菌 门 (图 4: A)。 

在 纲 水 平 上 ,S 肠 道 细菌 样品 中 优势 菌 纲 为 芽 
孢 杆 菌 纲 ( Bacilli) , 占 总 含量 的 89.42% (图 4: B), 
转移 寄主 到 结 球 甘蓝 、 结 球 白 菜 和 花椰菜 饲养 后 , 芽 
孢 杆菌 纲 的 相对 丰 度 下 降 。 随 着 在 寄主 植物 结 球 甘 
蓝 和 结 球 白 业 上 饲养 代数 的 增加 , y- 变 形 菌 纲 
( Gammaproteobacteria) 相对 丰 度 呈 下 降 趋势 ;a- 变 
É PW 49 ( Alphaproteobacteria )、 拟 杆菌 纲 
( Bacteroidia ) 和 检 状 芽孢 杆菌 纲 (Clostridia) 相对 丰 
度 呈 上 升 趋势 。 以 花椰菜 为 食 的 小 菜 蛾 肠 道 细菌 中 





拟 杆 菌 纲 ( Bacteroidia ) I 42 AR. ZF f TT. E 58 
( Clostridia ) 相对 丰 度 随 着 代数 增加 而 减少 ,而 a- 变 
形 阔 纲 和 酸 杆菌 纲 ( Acidobacteria) 相对 丰 度 随 着 代 
数 增加 而 增加 。 

在 目 水 平 上 (图 4: €; 5: J-Q),S 样品 肠 道 细 
菌 主 要 由 乳 杆 菌 目 (Lactobacillales ) (89.31%) 组 
成 , 当 转 移 至 寄主 植物 ( 结 球 甘 蓝 、 结 球 白菜 和 花 椰 
菜 ) 上 饲养 时 , 乳 杆 菌 目的 相对 丰 度 显著 下 降 
(P<0.05) ,转移 至 寄主 植物 结 球 甘 蓝 上 饲养 时 
(G1C) ,其 优势 菌 目 是 放 线 菌 目 (Actinomycetales ) 
(26.37% ) ; 转移 至 寄主 植物 结 球 白 菜 上 饲养 时 
(GICC ), 其 优势 菌 目 是 假 单 胞 菌 目 
( Pseudomonadales ) (81. 73%), H E E # 8 T 
GI WC 样品 (P 了 <0.05); 当 转移 至 寄主 植物 花椰菜 
上 饲养 时 (GIWC), 其 优势 阔 目 是 拟 杆 菌 目 
( Bacteroidales) (31. 2796 ) ,有 目 其 相对 丰 度 显著 高 于 
G1CC 样品 (P<0.05)。 在 寄主 植物 结 球 甘 蓝 上 饲 
养 至 第 3 代 时 (G3C) ,芽孢 杆菌 目 ( Bacillales) 的 相 
对 丰 度 比 第 1 代 的 显著 下 降 (P <0.05)( 图 5: R); 
在 寄主 植物 结 球 白菜 上 饲养 至 第 3 代 时 (G3CC)， 
芽孢 杆菌 上 日 (Bacillales) (P <0. 01) 和 假 单 胞 菌 目 
( Pseudomonadales ) 的 相对 丰 度 显著 下 降 (P < 
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5 小 沫 蛾 4 龄 幼虫 肠 道 Top 10 最 丰富 菌 群 相对 丰 度 差异 分 析 
Fig. 5 Analysis of difference in the relative abundance of top 10 most abundant gut bacteria 


in the 4th instar larvae of Plutella xylostella 


A-F,J-Q: 人 工 饲 料 和 不 同 寄主 植物 饲养 的 小 菜 蛾 肠 道 细 菌 相 对 丰 度 差异 分 析 Analysis of difference in the relative abundance of gut bacteria in 
P. xylostella feeding on artificial diet and different host plants; G — I; 以 结 球 白菜 为 食 不 同 世代 小 菜 蛾 肠 道 菌 群 门 水 平 相 对 丰 度 差异 分 析 Analysis 


of difference in the relative abundance of gut bacteria in P. xylostella feeding on Chinese cabbage for different generations at the phylum level; R -T: 分 


别 为 结 


bacteria 


























求 甘蓝 饲养 和 结 球 白菜 饲养 不 同 世 代 小 菜 蛾 肠 道 菌 群 目 水 平 相对 丰 度 差异 分 析 Analysis of difference in the relative abundance of gut 
in P. xylostella feeding on cabbage and Chinese cabbage, respectively, for different generations at the order level. 柱 上 不 同 小 写字 母 表示 不 同 


























样品 间 





箱 群 相对 丰 度 差异 显著 (P<0.05, SPSS 单 因素 方差 分 析 ) ; 柱 上 星 号 、 双 星 号 和 三 星 号 分 别 表 示 在 0.05, 0.01 和 0. 001 水 平 样品 间 差 





























异 显著 (SPSS 独立 样本 了 检验 ) 。Different lowercase letters above bars indicate significant difference in the relative abundance of bacteria among 





different samples ( P «0.05, SPSS One-way ANOVA). The asterisk, double asterisk and tri-asterisk above bars indicate significant difference between 


samples 


0. 001 


at the 0. 05, 0.01 and 0.001 level, respectively ( SPSS independent samples T-test). 


)( 图 5: S, T), 势 菌 科 是 乳 杆 菌 科 (Lactobacillaceae ) ( 80. 24% ) ; 





在 科 水 平 上 (图 4: D),S 肠 道 细菌 样品 中 的 优  GIC 和 GICC 样品 中 的 优势 菌 科 是 莫 拉 氏 菌 科 
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( Moraxellaceae ) ( 4j 5i] y 23. 0896 和 81. 4296), 
GIWC E m P By UL 3 K P E We 0k 5B 
( Ruminococcaceae ) (4.5896) JH W TF Wi ® 
( Bacteroidaceae) (4. 5896) 。 在 寄主 植物 结 球 甘 蓝 
上 饲养 至 第 3 代 时 (G3C) ,其 优势 菌 科 是 畏 脂 单 胞 
WIP} ( Sphingomonadaceae ) (43. 48% ) ;在 寄主 植物 
绪 球 白菜 上 饲养 至 第 3 代 时 (G3CC) ,其 优势 菌 科 
是 肠 杆 菌 科 ( Enterobacteriaceae ) (11. 8296 ) ;在 寄主 
植物 花椰菜 上 饲养 至 第 3 代 时 (C3WC) ,其 优势 菌 
FHE Koribacteraceae(6. 4296 ) , 

2.2.3 Beta 多 样 性 分 析 : 在 门 的 水 平 上 ,对 各 样品 
进行 主 成 分 分 析 (principal components analysis, 
PCA)( 图 6: A) ,分析 结 果 表明 以 人 工 饲 料 为 食 的 S 
样品 3 个 重复 之 间 聚 集 在 一 起 ,并 与 以 植物 为 食 
(GIC, GICC, GIWC, G3C, G3CC 和 G3WC ) 的 样 
品 分 布 在 不 同 的 区 间 , 说 明 取 食 饲料 的 小 菜 蛾 和 取 
食 植 物 的 小 汪 蛾 其 肠 道 细菌 组 成 和 结构 差异 较 大 ; 


此 外 , 取 食 不 同 植物 的 小 菜 蛾 肠 道 菌 群 虽然 相对 较 
为 集中 (如 G3CC, G3WC 和 GIWC 聚集 在 一 起 ) , 
但 仍然 存在 一 定 差异 ,表明 不 同 植物 饲养 的 小 菜 蛾 
其 肠 道 微生物 具有 一 定 的 特异 性 。 

利用 UPGMA 对 小 菜 蛾 肠 道 细菌 样品 进行 聚 类 
分 析 ( 图 6: B), VAZS ER H d (G3C) 、 结 球 白菜 
( GICC 和 G3CC) 和 花椰菜 (Gl1WC ) 为 食 的 样品 先 
聚 为 一 个 大 支 ,再 与 S 样品 聚集 在 一 起 ,形成 一 个 节 
点 ,这 与 PCA 分 析 结 果 相 似 , 表 明 以 人 工 饲 料 为 食 
的 小 菜 蛾 肠 道 菌 群 多 样 性 与 以 植物 为 食 的 小 菜 蛾 肠 
道 菌 群 存在 较 大 差异 ,但 该 聚 类 图 中 转 结 球 甘 蓝 后 
第 1 代 小 菜 蛾 (G1C) 和 转 花椰菜 后 第 3 ARK IR 
(G3WC) 样品 与 以 其 他 植物 为 食 (G3C，GCI1CC ， 
G3CC 和 GIWC) 的 样品 距离 较 远 ,可 能 是 因为 G1C 
fll G3WC 样品 中 ,各 有 一 个 重复 偏差 较 大 ,从 而 导 
致 聚 类 误差 ,但 该 结果 仍 需要 后 续 进 一 步 验证 。 
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Fig. 6 Beta diversity analysis of gut bacteria in the 4th instar larvae of Plutella xylostella at the phylum level 
A: 主 成 分 分 析 Principal component analysis (PCA); B; UPGMA 聚 类 分 析 UPGMA cluster analysis. 
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2.3 菌 群 代 谢 功能 分 析 

利用 KEGG ( Kyoto Encyclopedia of Genes and 
Genomes ) 数据 库 , 对 S 样本 和 转 寄主 植物 后 第 1 代 
小 菜 蛾 肠 道 细菌 基因 功能 预测 分 析 发 现 (图 7) ,小 
菜 峨 肠 道 菌 群 富 集 了 高 丰 度 的 代谢 功能 基因 。 以 植 
物 为 食 (G1C,， GICC 和 G1WC ) 的 小 菜 蛾 肠 道 菌 群 
新 陈 代谢 功能 基因 相对 丰 度 比 人 工 饲料 S 样品 的 显 
著 增 高 (P<0.05), 以 结 球 白菜 为 食 G1CC 样品 肠 
道 菌 群 新 陈 代谢 功能 基因 相对 丰 上 度 最 高 
(56. 01% )。 进 一 步 分 析 发 现 (图 8), 肠 道 细菌 基 
因 主 要 参与 碳水 化 合 物 代谢 、 氨 基 酸 代谢 和 能 量 代 
谢 。 以 植物 为 食 的 小 菜 蛾 样品 (G1C，GI1CC 和 
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G1WC ) 肠 道 菌 群 氨基 酸 代 谢 相 关 基 因 的 丰 度 显著 
高 于 以 人 工 饲料 为 食 的 S 样品 (已 <0.05) ;而 以 人 
工 饲料 为 食 的 S 样品 ,其 菌 群 碳水 化 合 物 代谢 基因 
相对 丰 度 则 显著 高 于 以 植物 为 食 样 品 (G1C, G1CC 
和 Gl1WC)(P<0.05)。 以 结 球 白菜 为 食 的 G1CC 
样品 中 肠 道 菌 群 氨 基 酸 代谢 基因 相对 丰 度 显著 高 于 
以 花椰菜 为 食 的 CIWC 样品 的 (P < 0. 05); 而 
Gl1WC 样品 菌 群 能 量 代谢 基因 相对 丰 度 显著 高 于 
G1C 和 G1CC 样品 (P <0.05) ;与 GIC 和 G1WC 样 
品 相 比 ,G1CC 样品 菌 群 碳水 化 合 物 代谢 基因 相对 
丰 度 最 低 。 
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图 7 小 菜 蛾 4 龄 幼虫 肠 道 细 苗 宏基 因 组 KEGG 同 源 族 分 析 


Fig. 7 KEGG ortholog ( KO) group annotation of the gut bacterial metagenome of the 4th instar larvae of Plutella xylostella 
柱状 图 上 不 同 小 写字 母 表示 同一 基因 族 内 不 同样 品 间 差 异 显著 (已 <0.05, SPSS 单 因 素 方差 分 析 ) o Different lowercase letters above bars indicate 
significant difference among samples of the same gene group ( P «0.05, SPSS One-way ANOVA). 图 8 同 The same for Fig. 8. 

















3 讨论 


本 研究 对 小 菜 蛾 人 工 饲料 品系 (S) 及 其 转 寄主 
植物 ( 结 球 甘 蓝 、 结 球 白菜 和 花椰菜 ) 后 第 1 代 ( 分 
别 为 G1C, G1CC 和 GLWC) 和 第 3 代 ( 分 别 为 G3C ， 
G3CC 和 G3WC) 的 4 龄 幼虫 样品 中 肠 道 细菌 多 样 
性 和 丰富 度 进行 研究 。Alpha 多 样 性 分 析 发 现 ,与 S 


相 比 ,G1CC 和 G1WC 肠 道 细菌 多 样 性 和 丰富 度 呈 
现 上 升 趋势 , 且 两 寄主 植物 间 肠 道 细菌 多 样 性 也 存 
在 差异 ;G1C 肠 道 细菌 多 样 性 和 丰富 度 显著 下 降 ， 
并 显著 低 于 G1CC 和 G1WC 的 小 菜 峨 肠 道 细 菌 多 样 
性 。 前 期 研究 表明 以 不 同 寄主 植物 为 食 的 小 菜 蛾 其 
生长 和 繁殖 都 有 差异 ( 李 引 等 , 2019 ) ,这 就 会 导致 
其 肠 道 发 育 有 差异 。 此 外 ,不 同 寄 主 植物 会 引起 昆 
虫 肠 道 微 环境 存在 差异 (Lee et al., 2017) ,进而 导 
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Fig. 8 





致 其 肠 道 微生物 多 样 性 的 差异 。 研 究 表明 槐 铃 虫 肠 
道 细 菌 可 能 来 源 于 寄主 植物 叶片 携带 的 细菌 (Priya 
et al., 2012) ,植物 叶 面 和 叶 际 中 含有 丰富 的 菌 群 
( Lambais et al., 2006) ,可 能 对 植 食性 昆虫 肠 道 菌 群 
的 形成 起 重要 作用 (Jackson and Denney, 2011; 
Priya et al., 2012) 。 此 外 ,Tinker 和 Ottesen (2016) 
的 研究 也 发 现 , SEM ACE Periplaneta americana 肠 道 
细菌 对 膳食 基质 利用 具有 偏好 性 ,不 能 全 部 或 平均 
利用 膳食 基质 , 肠 道 细菌 的 丰 度 取决 于 膳食 基质 的 
组 成 和 含量 ,食物 的 改变 会 导致 肠 道 细菌 可 利用 腾 
食 基 质 发 生变 化 ,从 而 导致 肠 道 菌 群发 生 改 变 。 

以 人 工 饲料 为 食 的 小 菜 蛾 品系 (S) 上 肠 道 细菌 主 
要 由 厚 壁 菌 门 (Firmicutes)(90.92% ) 组 成 ,前 期 研 
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8 ”小菜 蛾 4 der BUE AA SED ZH Te KEGG 代谢 功能 上 的 分 析 


KEGG metabolic functions of the gut bacterial metagenome of the 4th instar larvae of Plutella xylostella 


究 发 现 : 以 人 工 饲 料 为 食 的 昆虫 ,例如 欧洲 玉米 量 
Ostrinia nubilalis ( Belda et al., 2011), fg £5 E 
Helicoverpa armigera (Xiang et al., 2007 ) PIRA R 
Spodoptera litura ( 蓝 波 妙 , 2016) HIER AREI 
E JF BE W D] ( Firmicutes ), X HJ JẸ EE wW I] 
( Firmicutes ) 可 能 在 以 饲料 为 食 的 昆虫 肠 道中 发 挥 
重要 的 作用 。 本 研究 还 发 现 $ 样品 的 肠 道 细菌 碳水 
化 合 物 代谢 基 因 相 对 丰 度 高 于 以 植物 为 食 的 样品 
(CIC, GICC 和 GIWC) (图 8), FE SE ELT] 
( Firmicutes ) 中 的 乳 杆 菌 科 (Lactobacillaceae) 是 S 样 
品 中 的 优势 苦 科 ,研究 表明 , 乳 杆 菌 科 中 的 乳 杆 菌 属 
Lactobacillus QE £y JJ e e ARE i BTE GI ACIE Z 
糖水 解 酶 等 多 种 碳水 化 合 物 降解 酶 ,将 多 糖 转化 为 
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可 供 和 宿主 利用 的 营养 物质 (Xu et al., 2007) 。 此 外 ， 
人 工 饲料 中 含有 大 量 的 小 麦 豚 芽 粉 , 其 碳水 化 合 物 
的 含量 (47. 9 g/100 g) 高 于 植物 叶片 ( 结 球 甘蓝 : 
6. 00 g/100g; 结 球 白菜 :2.20 g/100g; 花椰菜 :6. 64 
g/100 g) 中 碳水 化 合 物 的 含量 (Manchali et al., 
2012) ,因此 需要 肠 道 微 生物 协助 其 降解 相应 的 碳 
水 化 合 物 。 

转 寄主 植物 后 ,G1C 和 G1CC 肠 道 的 优势 菌 门 
是 变形 菌 门 (Proteobacteria ) ;G1WC 肠 道 第 一 优势 
菌 门 是 拟 杆菌 门 ( Bacteroidetes) (32. 3496 ) ,第 二 优 
势 菌 门 是 变形 菌 门 (Proteobacteria) (11. 3796) 。 以 
自然 食物 或 植物 为 食 的 昆虫 ,例如 柑橘 大 实 晶 
Bactrocera minax ( Wang et al., 2014) , Z& 尺 m 
Ectropis obliqua ( «Jp 5& S, 2013), X W& Musca 
domestica ( Gupta et al., 2011) fI K EU Nilaparvata 
lugens (ERATE, 2019) 的 肠 道 优势 菌 门 均 是 变形 
菌 门 (Proteobacteria) ,表明 变形 菌 门 (Proteobacteria ) 
在 以 自然 食物 为 食 的 昆虫 肠 道 中 广泛 存在 。 以 植物 
为 食 的 样品 肠 道 细菌 氨基 酸 代谢 基因 相对 丰 度 高 于 
S 样品 的 (图 8) ,可 能 是 由 于 人 工 饲 料 中 营养 均衡 ， 
氨基 酸 合 量 丰富 ,不 需要 额外 的 合成 和 供给 ,而 以 植 
物 为 食 时 ,植物 中 的 氨基 酸 含量 可 能 不 足以 完全 满 
足 小 菜 蛾 生长 发 育 的 需要 ,因此 需要 肠 道 细菌 协助 
合成 ,我 们 前 期 研究 也 发 现 ,小 菜 蛾 肠 道 细菌 具有 为 
宿主 合成 和 供给 必需 氨基 酸 的 能 力 (Xia et al., 
2017) 。 上 述 结 果 表明 ,小 汪 蛾 肠 道 菌 群 的 功能 与 
食物 紧密 关联 ,其 可 能 在 食物 的 消化 和 吸收 以 及 营 
养 供给 方面 发 挥 重要 的 作用 。 

与 在 寄主 植物 上 饲养 1 代 后 的 小 菜 蛾 幼虫 肠 道 
细菌 对 比 ,饲养 3 代 后 ,小菜 蛾 幼虫 肠 道 细菌 多 样 性 
虽 数 没有 显著 性 改变 ,但 在 菌 群 丰 度 上 发 生 了 变化 。 
在 G3C 肠 道 中 ,芽孢 杆菌 目 (Bacillales) 相对 丰 度 显 
著 下 降 ;G3CC 肠 道 中 , 放 线 菌 门 (Actinobacteria) , ZF 
单 胞 菌 门 〈Gemmatimonadetes ) 和 硝化 螺旋 菌 门 
( Nitrospirae) 相对 丰 度 呈 显 著 上 升 趋势 ,而 芽孢 杆菌 
目 ( Bacillales ) 和 假 单 胞 菌 目 (Pseudomonadeles ) 相 
对 丰 度 呈 显 著 下 降 趋势 ;G1WC 和 G3WC 之 间 菌 群 
丰 度 没有 显著 性 改变 ,上 述 结果 表明 小 菜 蛾 肠 道 细 
菌 能 够 针对 食物 的 改变 而 快速 作出 调整 。 基 于 转 寄 
主 植物 后 不 同 代 时 之 间 小 菜 蛾 肠 道 细菌 丰 度 上 的 差 
5r ,提示 我 们 肠 道 菌 群 在 小 菜 蛾 中 的 定 殖 ,并 且 形 成 
稳定 的 微生物 区 系 ,可 能 是 宿主 昆虫 与 寄主 植物 长 
期 互 作 和 适应 的 结果 ,后 续 研 究 将 进一步 增加 小 菜 
蛾 在 寄主 植物 上 的 饲养 代数 ,以 分 析 小 汪 蛾 肠 道 细 























































































































菌 对 寄主 植物 的 适应 性 。 

昆虫 肠 道 微生物 与 宿主 昆虫 之 间 相 互 依赖 , 协 
同 进化 。 本 研究 明确 了 不 同 食物 对 小 羔 蛾 肠 道 细菌 
多 样 性 和 群落 构成 具有 重要 的 影响 , 且 小 菜 蛾 肠 道 
微生物 不 仅 在 群落 结构 上 ,而 且 在 其 代谢 功能 上 均 
能 协助 宿主 适应 相应 的 食物 。 我 们 的 工作 为 进一步 
探讨 小 菜 蛾 肠 道 微生物 的 变化 规律 ,研究 肠 道 细菌 
与 食物 之 间 的 互 作 葛 定 了 良好 的 基础 ,有 利于 今后 
进一步 研究 和 利用 肠 道 微生物 ,为 小 菜 蛾 生物 防治 
提供 新 的 视角 和 方向 。 
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